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Identificação de Fontes de Resistência 
à Ferrugem-polissora em Milho e 
Desenvolvimento de População de 
Mapeamento 
Introdução
A cultura do milho no Brasil tem apresentado aumento significativo de 
intensidade de doenças na última década, principalmente em relação a 
doenças foliares, gerando preocupações sobre o potencial de perdas e 
danos caso não haja controle efetivo do problema (COSTA et al., 2013). 
Dentre as estratégias de controle mais utilizadas está o uso de produtos 
químicos (principalmente fungicidas) e variedades resistentes. Uma das 
doenças que tem gerado maior preocupação nos produtores de milho 
no Brasil é a ferrugem-polissora, causada pelo fungo Puccinia polysora 
Underwood. Ela é bastante agressiva, podendo causar perdas de 
produtividade superiores a 50%, o que tem sido relatado com frequência 
nas principais regiões produtoras (JINES et al., 2007; COSTA et al., 2010). 
A resistência do tipo HR (hipersensibilidade) tem sido identificada 
em genótipos de milho, a qual é efetiva em reduzir as perdas na 
produtividade e, essencialmente, reduz a disseminação secundária do 
inóculo dentro e entre as áreas de cultivo (MELCHING, 1975). Os genes 
de resistência para controle de P. polysora em milho são raça-específicos 
e geralmente são dominantes ou dominantes incompletos (STOREY; 
HOWLAND, 1957; ULLSTRUP, 1965; BREWBAKER et al., 2011). Os genes 
Rpp1 e Rpp2 conferem resistência às raças EA1 e EA2, respectivamente 
(STOREY; HOWLAND, 1957). Segundo os autores, esses genes, 
aparentemente, não estão ligados, mas a sua localização no genoma 
ainda não foi determinada. O gene Rpp9, que confere resistência à raça 
PP.9, está fortemente ligado ao gene Rp1 para resistência à ferrugem 
comum do milho (Puccinia sorghi Schw.), localizado no braço curto do 
cromossomo 10 (ULLSTRUP 1965). Outros genes de efeito maior para 
resistência à ferrugem-polissora, também localizados no braço curto do 
cromossomo 10, têm sido identificados em diferentes germoplasmas 
de milho. Recentemente, Wu et al. (2015) mapearam e identificaram um 
novo gene de resistência, RppS, também no braço curto do cromossomo 
10 (região 10S), adjacente ao gene Rpp9 (ULLSTRUP, 1965 ), RppQ (CHEN 
et al., 2004; ZHOU et al., 2007), RppD (ZHANG et al., 2010) e RppP25 
(ZHAO et al. 2013), além dos  genes de resistência à ferrugem comum, 
Rp1 (ULLSTRUP, 1965) e Rp5 (HULBERT; BENNETZEN, 1991). Entretanto, 
como as posições físicas desses genes ainda não foram determinadas, 
as distâncias exatas entre eles ainda são desconhecidas. Assim, Wu et 
al. (2015) denominaram essa região 10S como “Rpp cluster”, devido ao 
grande número de genes para resistência para ferrugem-polissora.
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Entretanto, ainda não está claro se constituem 
formas alélicas de Rpp9., em uma região 
próxima dos outros genes de resistência 
já identificados para doença. Apesar da 
eficácia dos genes de resistência, o uso deles 
isoladamente em cultivares pode levar à 
rápida seleção de indivíduos na população do 
patógeno que, por falta do gene de avirulência 
correspondente, não são mais identificados 
pela planta, quebrando a resistência. Assim, 
além dos genes que conferem resistência 
do tipo HR, é também importante identificar 
e utilizar resistência de amplo espectro, 
notoriamente de característica poligênica e 
mais duradoura.
A identificação de genótipos resistentes 
tem sido um dos principais gargalos dos 
programas de melhoramento, sendo 
seu uso uma importante medida para o 
manejo da doença. Uma das dificuldades 
para a seleção de genótipos resistentes à 
ferrugem-polissora é a inconsistência da 
ocorrência da doença nos ambientes de 
seleção (enquanto um ano pode apresentar 
altíssima severidade, no seguinte pode ocorrer 
ausência da doença). Outro fator é a alta 
variabilidade genética do fungo P. polysora, o 
que permite rápida adaptação aos materiais 
resistentes disponíveis no mercado.  Assim, 
é imprescindível um trabalho contínuo de 
identificação de novas fontes de resistência, 
mais efetivas no controle da doença e 
de maior durabilidade. O programa de 
melhoramento da Embrapa Milho e Sorgo 
tem investido na fenotipagem de um grande 
número de genótipos para identificação de 
fontes de resistência e desenvolvimento de 
populações segregantes para melhor entender 
a base genética da resistência.
Avaliação Fenotípica da Reação à 
Ferrugem-polissora em Genótipos 
de Milho
A avaliação de genótipos quanto a reação 
(resistência ou suscetibilidade) à ferrugem-
polissora para identificação de matérias 
resistentes foi realizada em casa de vegetação. 
As inoculações foram feitas nas plantas aos 
15 dias após o plantio (DAP), utilizando-se 
como inóculo os uredósporos do isolado 
monopustular de P. polysora obtidos em 
Rio Verde-GO, a uma concentração de 104 
uredósporos/mL. As plantas inoculadas foram 
mantidas em câmara úmida sob condição 
de temperatura entre 25 e 30 oC e umidade 
relativa de, aproximadamente, 90% durante 
12 horas. Após esse período as plantas 
foram mantidas em casa de vegetação, com 
temperatura de 25 a 30 oC. As avaliações 
foram realizadas aos 30 DAP, utilizando-
se uma escala de classes de resistência ou 
suscetibilidade (Figura 1). Após as avaliações, 
as plantas que foram utilizadas para 
produção de sementes da população seguinte 
foram transplantadas em campo, na área 
experimental da Embrapa Milho e Sorgo. 
Identificação de Fontes de 
Resistência
Em 2012, 490 materiais para resistência à 
ferrugem-polissora foram fenotipados pela 
Embrapa Milho e Sorgo para a reação à 
doença: 91 linhagens elites, 164 híbridos 
simples entre linhagens de diferentes grupos 
heteróticos e 235 híbridos entre linhagens do 
mesmo grupo heterótico. Com base nessas 
avaliações, foi selecionado um grupo de 
10 híbridos simples mais resistentes cujas 
linhagens progenitoras foram contrastantes 
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em níveis de resistência para essa doença 
(Tabela 1). Estes híbridos (F1) foram 
autofecundados para obtenção da geração F2, 
que foi então avaliada em casa de vegetação 
para resistência à ferrugem-polissora, 
juntamente com as linhagens parentais e 
gerações F1. Para cada população avaliada, 
foram obtidas estimativas para os seguintes 
parâmetros: média, variância (fenotípica, 
genética e residual), desvio padrão, intervalo 
Figura 1. Escala de avaliação da ferrugem-polissora em folhas de milho. 
 
de confi ança para a média (95%), coefi ciente 
de variação, e probabilidades para cada classe 
de reação à ferrugem-polissora (R0, R1, R2, S-, 
S, S+), a qual foi convertida em uma escala de 
números, variando de 1 a 6 para realização do 
cálculo dos parâmetros avaliados (Tabelas 1 e 
2).
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Seleção de População Biparental 
Base para Desenvolvimento de 
População de Mapeamento para 
Resistência
Para a escolha de uma população F2 ideal, 
os seguintes parâmetros foram seguidos: 1) 
presença de distribuição de classes de reação 
mais próxima de uma distribuição normal, 
2) pais contrastantes e 3) geração F1 mais 
resistente.  
A partir dos resultados obtidos (Tabelas 1 e 
2), foram identificadas as quatro populações 
F2 que apresentaram menor média para a 
reação à doença, ou seja, populações que 
apresentaram maior frequência de indivíduos 
resistentes à ferrugem-polissora (5110658, 
5110699, 5110704 e 5110731), todas obtidas 
a partir do cruzamento entre genitores 
contrastantes, suscetível e resistente (Figura 
2). 
Figura 2.  Frequência (%) das classes de reação à ferrugem-polissora em quatro populações F2 
e seus respectivos genitores e geração F1: A) População   5110658 (L3 x 371081-4); B) População 








Com base nos dados apresentados, a 
população 5110704 (521162 x 371081−4) 
foi escolhida, sendo então novamente 
avaliada com um maior número de plantas, 
confirmando a distribuição de classes 
mais próxima da distribuição normal, o 
que condiz com uma resistência de base 
poligênica (Figura 3). Acredita-se que 
esse tipo de resistência possa apresentar 
maior durabilidade para patógenos de alta 
adaptabilidade, como é o caso da ferrugem-
polissora. 
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Conclusão
Pela dificuldade de obtenção de cultivares 
resistentes e por tratar-se de um patógeno 
adaptado às condições brasileiras e 
extremamente agressivo à cultura do milho, é 
importante manter-se um trabalho contínuo de 
identificação e introgressão de novos genes de 
resistência no germoplasma de milho. Assim, 
o presente trabalho visou a identificação de 
fontes de resistência e o desenvolvimento 
de gerações e populações segregantes 
adequadas para estudos futuros de herança 
da resistência à ferrugem-polissora e para 
mapeamento de QTLs associados à resistência 
à doença. Uma população F2,  5110704 
(521162 x 371081−4) foi escolhida para o 
desenvolvimento do trabalho de mapeamento, 
por apresentar progênie segregante 
para resistência, com características de 
natureza poligênica. Além da população F2, 
 
 Figura 3. Frequência (%) das classes de reação à ferrugem-polissora na população F2 5110699 
(530850 x 371081−4), demonstrando distribuição próxima à normal das classes avaliadas, 
indicando controle poligênico da resistência. Foram avaliadas 293 plantas F2. 
retrocruzamentos com os parentais (RC1 e 
RC2) foram também desenvolvidos a fim de 
realizar futuramente estudo de herança da 
base genética para resistência à ferrugem-
polissora em milho, além do desenvolvimento 
de progênies F2:3 para obtenção dos dados 
fenotípicos a serem utilizados no mapeamento 
de QTLs.
Esses novos estudos permitirão o melhor 
entendimento do tipo de resistência 
apresentada no germoplasma disponível no 
programa de melhoramento da Embrapa, bem 
como a identificação de QTLs associados à 
resistência à doença, para que cultivares de 
milho com níveis mais elevados de resistência 
à ferrugem-polissora sejam mais facilmente 
obtidos.
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